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1）SSRマーカーの選別では, 無作為に取り出した 100のヤマブドウの植物片から抽出した DNAに
ついて 14 座のブドウ属 SSR マーカーを PCR により増幅し,アガロースゲル電気泳動によって増幅





片から DNAを抽出し, SSR遺伝子型から母樹を探索した． 
 
【結果】 
1) 14座のうち親子解析に重要な非排除確率は 6座で 0.063 の値を示し，非個体識別確率は 7.5×
10-7の値で示し，十分な値を示した(表 1)．6座のマーカーのヘテロ接合度における観測値の平均
は 0.745の値を示し，期待値の平均は 0.747の値を示した．PICは平均 0.708の値を示した．この
6 座の分析により，信頼度の高い親子解析が可能であると判断し，以下の親子解析に用いた． 





表 1 各マーカー6座位における非排除確率(NE-1P，NE2P)， 
マーカー
名 
NE-1P NE-2P Pid Pid-sib 
VVS2 0.585 0.401 0.072 0.382 
VVMD7 0.737 0.568 0.154 0.449 
VMC4H6 0.58 0.401 0.072 0.372 
ZAGVr47 0.696 0.525 0.129 0.424 
ZAGVr67 0.502 0.332 0.05 0.349 
ZAGVr7 0.726 0.552 0.148 0.45 
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